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摘要 : MicroRNA (miRNA) 是 一 类 长 度 为 18 ~24 nt 的 内 源 性 非 编码 小 RNA 分 子 , 它 能 通过 与 丢 标 mRNA SE 
补 结合 抑制 蛋白 质 翻译 或 导致 mRNA 降解 ,从 而 调控 丢 基 因 表达 。 蜜 蜂 是 重要 的 社会 性 经 济 昆虫 , 一直 是 国际 上 






































热门 的 研究 对 象 。 迄 今 为 止 ,通过 各 种 生物 技术 在 蜜蜂 中 发 现 已 鉴定 注册 
人 研究 表明 其 在 蜜蜂 的 胚胎 发 育 、 级 型 分 化 ,劳动 分 工 和 免疫 防御 等 方面 可 
对 蜜蜂 蜂王 和 工蜂 级 型 分 化 .哺育 蜂 和 采集 蜂 劳 动 分 工 .舞蹈 行为 、 脑 部 字 
新 研究 进展 进行 了 综述 ,以 期 为 进一步 研究 miRNA 提供 借鉴 和 参考 。 
关键 词 : 蜜蜂 ; miRNA; 级 型 分 化 ; 劳动 分 工 ; 免疫 系统 
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Progress in microRNAs in honey bees 
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Abstract; MicroRNAs (miRNAs) are a class of 18 —24-nucleotide (nt), 


noncoding, single stranded RNAs that can regulate target gene expression via either translational 





的 miRNA 共有 218 个 ,对 蜜蜂 miRNA 的 
能 具有 重要 的 调控 作用 。 本 文 就 miRNA 
经 功能 及 免疫 防御 等 方面 调控 作用 的 最 

















































































































endogenously initiated, small 


repression or mRNA degradation by combining with target mRNA complementarily. Honey bees are 
important eusocial and economic insects, and they have been the popular research objects at the 
international level. So far, 218 miRNAs in honey bees have been identified by a variety of biological 


technologies and registered. A series of studies on honey bee miRNAs showed that they are involved in 
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regulating the embryonic development, 
defense. In this article, 


differentiation between queen and worker bee, 


behaviour, brain neurological function and immune defence in honey bees, 


for further research. 
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MicroRNA (miRNA) 是 一 类 长 度 为 18 ~ 24 nt 
的 内 源 性 非 编 码 单 链 RNA 分 子 , 它 广泛 存在 于 各 种 
真 核 生 物 中 , 主要 通过 与 靶 基 因 mRNA 的 3' 非 翻译 
区 (3'UTR ) 不 完全 配对 ,使 mRNA 降解 或 有 效 抑制 
mRNA 翻译 成 靶 基 因 从 而 发 挥 作用 (Bartel ，2004; 











division of labor between nurse and forager, 


caste differentiation, division of labor in workers and immunity 


we reviewed the advances in researches of miRNAs in regulating caste 


dancing 


aiming to provide references 


Honey bees; miRNA; caste differentiation; division of labor; immune system 


Caenorhabditis elegans 中 的 lin-4 ,当时 Lee 等 (1993 ) 
在 研究 秀丽 隐 杆 线虫 幼虫 发 育 特异 性 时 发 现 lin-4 
不 编码 蛋白 质 , 但 对 线虫 幼虫 早期 的 发 育 起 着 调节 
作用 。lin-4 的 发 现 并 没有 引起 很 大 的 关注 ,直到 大 
约 7 年 后 ,Ruvkun 和 Horvitz 的 科研 团队 在 线虫 中 























Pillai et al., 2005) ,在 真 核 生 物 基因 的 转录 、 表 达 过 鉴定 出 第 2 个 miRNA let-7 ( Reinhart et al., 
程 中 起 着 重要 的 调控 作用 (Bartel，2004; Kim, 2000) ,以 及 大 家 对 另 一 类 短 链 RNA——siRNA 


2005). 。 研 究 显示 ,动物 中 约 有 50% 以 上 编码 基因 
的 表达 都 受到 miRNA 的 调控 ( Krol et al., 2010) 。 
最 早 被 发 现 的 miRNA 是 秀丽 隐 杆 线虫 


























(small interfering RNA ) 开始 感 兴趣 时 , 才 意 识 到 
miRNA 的 重要 性 ( Hamilton and Baulcombe, 1999; 
2000) , 随后 逐渐 掀起 了 一 股 研究 


Zamore et al., 
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miRNA 的 热潮 。 迄 今 ,人 们 运用 各 种 生物 技术 在 哺 
SLOW) .昆虫 .病毒 体 等 生物 中 发 现 已 鉴定 注册 的 
miRNAs 共有 24 521 个 ,其 中 在 蜜蜂 中 发 现 218 个 
(http://www. mirbase. org/ ) o 

蜜蜂 是 重要 的 社会 性 经 济 昆 虫 ,一 直 是 国际 上 
热门 的 研究 对 象 ,特别 在 社会 性 结构 相关 的 诸多 领 
域 是 研究 热点 。 充 分 认识 miRNA 对 蜜蜂 各 方面 的 
调控 机 制 ,对 于 养 蜂 生产 具有 重要 的 指导 意义 。 例 
如 ,了 解 miRNA 对 蜜蜂 免疫 系统 方面 的 调控 机 制 ， 
就 能 针对 性 地 有 效 地 采取 相关 措施 防治 蜂 群 病虫害 
及 细菌 病毒 感染 ;了 解 miRNA 对 蜜蜂 劳动 分 工行 为 
的 调节 机 制 , 便 能 更 好 地 掌握 蜂 群 发 展 的 规律 ,根据 



































现 其 中 81 个 miRNA 在 其 他 昆虫 中 有 同系 物 ,表明 
它们 是 真实 存在 的 miRNA ,并 与 同系 物 具 有 相似 的 
功能 。 这 一 研究 结果 为 研究 蜜蜂 发 育 、 级 型 分 化 等 
方面 的 miRNA 调控 网 络 提供 了 基础 。Shi 等 
(2012) 分 别 对 中 华 蜜蜂 Apis cerana cerana 与 意大利 
蜜蜂 Apis mellifera ligustica 蜂王 浆 中 miRNA 表达 谱 
进行 检测 ,发 现 两 者 存在 着 差异 ,由 此 推测 miRNA 
在 蜜蜂 级 型 分 化 发 挥 着 调控 作用 。Guo 等 (2013 ) 则 
运用 高 通 量 测序 技术 Solexa 检测 了 意 蜂 工蜂 效 和 蜂 
王浆 中 的 小 RNA 表达 谱 , 发 现 工蜂 浆 中 的 miRNA 
表达 量 是 蜂王 浆 中 的 7 ~215 倍 , 而 且 在 幼虫 发 育 的 
第 4-6 天 ,工蜂 幼虫 食物 和 蜂王 浆 中 miRNA 表达 

































































需要 控制 蜂 群 中 各 种 不 同 分 工 蜜蜂 的 数量 ,从 而 达 
到 增加 蜂 产品 的 产量 的 目的 ,而 且 也 可 以 为 人 类 认 
识 动 物 行为 的 可 塑性 提供 重要 的 线索 。 随 着 蜜蜂 基 
因 组 测序 的 完成 (Honey Bee Genome Sequencing 
Consortium, 2006) , Weaver 等 (2007 ) 运用 3 种 独立 
的 计算 方法 在 蜜蜂 基因 组 中 确认 了 65 个 非 元 余 候 
选 的 miRNA, 通 过 对 蜜蜂 miRNA 转录 差异 分 析 发 
IE miRNA 可 能 参与 调节 蜜蜂 的 发 育 ,更 有 可 能 是 蜜 
蜂 级 型 分 化 的 关键 性 调控 因子 。 自 此 蜜蜂 领域 
miRNA 的 研究 随 之 展开 。 近 年 的 研究 发 现 miRNA 
对 蜜蜂 级 型 分 化 劳动 分 工行 为 .免疫 系统 等 方面 都 
可 能 发 挥 着 重要 的 调控 作用 ,本 文 就 其 最 新 的 研究 
进展 进行 了 综述 。 












































1 miRNA 对 蜜蜂 级 型 分 化 的 作用 


一 个 正常 的 蜂 群 存在 有 三 型 蜂 :蜂王 、 工 蜂 和 雄 
蜂 。 雄 蜂 是 由 未 受精 卵 发 育 而 来 ,而 蜂王 和 工蜂 都 
由 受精 卵 发 育 而 来 。 近 年 来 ,已 有 很 多 研究 人 员 从 
营养 基础 内分泌 调节 、 基 因 调 控 等 多 方面 对 蜂王 和 
工蜂 级 型 分 化 的 调控 机 制 进行 了 研究 ( Barchuk e 
al., 2007; Li et al., 2013; Wheeler et al., 2014; 
Bomtorin et al., 2014) , 

蜂王 和 工蜂 出 现 级 型 分 化 的 主要 原因 是 由 于 它 
们 幼虫 时 期 食物 的 不 同 , 蜂 王 幼虫 食用 哺育 蜂 分 泌 
的 蜂王 浆 ,3 日 龄 内 的 工蜂 幼虫 食用 哺育 蜂 分 泌 的 
蜂王 浆 , 以 后 则 食用 蜂蜜 和 花粉 的 混合 物 (Jung- 
Hoffman, 1966) ,食物 中 的 哪些 因子 在 起 作用 一 直 
是 研究 的 热点 ( Chittka and Chittka, 2010) 。Chen 等 
(2010) 利 用 高 通 量 测序 技术 SOLID 检测 三 型 蜂 各 
个 发 育 阶段 ( 卵 . 幼 虫 、 肾 和 成 虫 ) miRNA 的 表达 情 
况 ,发 现 267 个 新 miRNA; 对 其 进行 跨 物 种 分 析 发 


































































































量 有 明显 的 动态 变化 。 另 外 ,在 给 蜂王 幼虫 饲 喂 添 
加 了 特异 性 miRNA 的 蜂王 浆 之 后 ,结果 不 仅 导致 其 
体内 mRNA 的 表达 出 现 明显 的 变化 ,而 且 发 育 而 成 
的 新 蜂王 的 形态 特征 也 有 明显 的 变化 ,特别 是 添加 
了 miR-184 的 蜂王 浆 , 变化 尤为 明显 。Guo 等 
(2013) 的 研究 进一步 证 明了 哺育 蜂 分 泌 物 中 的 
miRNA 是 蜜蜂 级 型 分 化 调控 机 制 的 重要 组 成 部 分 。 


2 miRNA 与 蜜蜂 劳动 分 工行 为 的 相关 性 


蜜蜂 是 典型 的 社会 性 昆虫 ,一 直 是 人 类 研究 动 
物 复杂 行为 的 最 佳 模式 昆虫 之 一 ( Robinson et al., 
2005 ) 。 蜂 群 中 的 工蜂 有 着 明确 的 劳动 分 工行 为 ， 
包括 采集 哺育、 舞蹈 、 守 卫 等 。 采 集 和 哺育 是 工蜂 
最 典型 的 两 种 劳动 分 工行 为 ,出 房 两 周 内 的 工蜂 主 
要 从 事 集 内 哺育 、 清 理 梨 房 、 贮 存 食 物 等 工作 ,其 中 
参与 哺育 工作 的 为 哺育 蜂 ; 出 房 3 周 后 的 蜜蜂 则 主 
要 从 事 一 些 采 集 工作 , 称 为 采集 蜂 ( Winston, 1987; 
Robinson, 2002) 。 蜜 蜂 劳 动 分 工行 为 转变 的 调节 机 
制 是 怎样 的 ,一 直 是 研究 的 热点 。 许 多 研究 者 证 实 
工蜂 的 这 种 社会 分 工行 为 ,与 群体 生活 需要 和 外 界 
环境 、 工 蜂 生 理 和 神经 、 脑 部 结构 及 内 部 化 学 物质 、 
生理 上 伴随 的 激素 改变 、 以 及 脑 部 基因 表达 等 因素 
有 关 (Robinson，1992; Fahrbach et al., 1995; 
Robinson et al., 1997; Schulz et al., 2002; Whitfield 
et al., 2003; Yamazaki et al., 2006) 。 

Cheng “(2007 ) 研究 了 miR-219 和 miR-132 对 
位 于 小 鼠 视 交 叉 上 核 的 生物 钟 的 作用 ,他 们 发 现 
miR-219-1 是 调节 层 夜 节律 长 度 的 时 钟 控 制 基因 ， 
miR-132 被 依靠 MAPK/CREB 机 制 的 光 诱导 作用 激 
活 ,调节 生物 钟 基因 的 表达 和 对 光 的 吸收 能 力 , 表 明 
miRNA 是 生理 节律 计时 系统 中 的 重要 调节 器 。 此 
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后 又 陆续 有 报道 称 miRNA Æ R e Drosophila 
melanogaster 、 拟 南 芥 Arabidopsis thaliana 等 生物 中 也 
有 调节 生理 行为 节律 的 作用 (Yang et al. , 2008; 
Sire et al. , 2009) , miRNA 对 蜜蜂 劳动 分 工行 为 的 
调节 作用 的 研究 起 步 稍 晚 ,最 早 是 Behura 和 
Whitfield(2010) 通 过 严 光 定量 检测 采集 蜂 与 哺育 蜂 
脑 部 miRNA 的 表达 情况 , 发现 ame-miRNA-124, 
ame-miRNA-14, ame-miRNA-276, ame-miRNA-13b, 
ame-miRNA-13a 和 ame-let-7 在 哺育 蜂 中 上 调 表 达 ， 
而 ame-miRNA-12, ame-miRNA-9, ame-miRNA-219, 
ame-miRNA-210, ame-miRNA-263, ame-miRNA-92 
和 ame-miRNA 283 fr SE 2 Js E t BJ S E h 3] 
表达 ,由 此 推测 miRNA 可 能 调控 参与 蜜蜂 劳动 分 工 
行为 的 转变 。 之 后 ,Greenberg 等 (2012 ) 通过 高 通 量 
测序 技术 Himina 检测 哺育 蜂 和 采集 蜂 头 部 miRNA 
转录 组 ,发现 ame-miR-184 和 ame-miR-2796 在 采集 
蜂 中 上 调 表达 ,ame-miR-1 和 ame-miR-275 在 哺育 蜂 
中 上 调 表达 ,并 证 实在 有 采集 经 验 丰 富 蜜蜂 的 蜂 群 
P miRNA 的 表达 存在 差异 ,反之 则 没有 差异 。 同 
时 他 们 还 发 现 ame-miR-2796 在 所 有 检测 到 的 
miRNA 中 表达 量 最 高 , 预测 其 靶 基 因 , 得 出 ame- 
miR-2796 和 其 宿主 的 磷脂 酶 C 基因 有 相同 的 作用 ， 
即 调节 蜜蜂 的 神经 发 育 。 这 一 结果 一 定 程 度 上 说 
明 ,miRNA 对 蜜蜂 行为 有 着 调控 作用 ,但 是 这 也 没 
有 做 深入 的 机 制 探讨 验证 。Liu 等 (2012) 利用 
Solexa 技术 检测 哺育 蜂 和 采集 蜂 头 部 miRNA 的 表 
达 情 况 , 并 对 两 者 的 miRNA 的 表达 谱 进 行 差异 显著 
性 分 析 ,最 终 发 现 哺育 蜂 和 采集 蜂 中 9 种 表达 差异 
显著 的 miRNAs; ame-miR-31a, ame-let-7, ame-miR- 
275 和 ame-miR 279 在 哺育 蜂 中 上 调 ;ame-miR-13b， 
ame-miR-133, ame-miR-210, ame-miR-278 和 ame- 
miR-92a 在 采集 蜂 中 上 调 ; 预测 这 9 种 miRNAs AYA 
基因 ,发 现 这 些 靶 基因 中 包含 多 种 与 神经 功能 相关 
的 基因 ,由 此 推测 这 些 miRNAs 可 能 都 是 通过 调控 
蜜蜂 头 部 神经 从 而 达到 调控 蜜蜂 劳动 分 工行 为 的 转 
变 。 对 于 蜜蜂 miRNA 在 劳动 分 工行 为 上 的 研究 不 
多 ,而 且 未 真正 深入 到 其 机 制作 用 机 理 。 然 而 在 
晶 领 域 ,miRNA 对 其 行为 调控 的 研究 却 更 为 深入 
富 ,较为 经 典 的 有 ,Luo 等 (2012 ) 的 研究 显示 dme- 
miR-279 通过 JAK-STAT 信和 号 调节 果 晶 的 活动 节律 ， 
过 表达 dme-miR-279 或 dme-miR-279 RARR AYES 
出 现 随机 时 间 间 隔 的 清醒 或 睡眠 ,这 些 果 蝇 显示 出 
无 规律 的 活动 模式 ,表明 dme-miR-279 是 调控 适当 
水 平 的 JAK-START 活性 来 维持 果 蝇 正 党 活动 模式 
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YAR AE PEE YAIR d 1128 REH, SCALE 
BOT ER Dik, TEE EERE RRN TE, RR 
Nee EE LE SR Ba Tb A Se E TIE, aR GEE TR ht 
存在 昼夜 节律 性 而 哺育 蜂 则 没有 (Eban-Rothschild 
et al., 2012) 。 绪 合 已 有 的 报道 ,也 许可 以 大 胆 推测 
miRNA 对 蜜蜂 这 种 特殊 昼夜 节律 起 调节 作用 ,这 些 
都 需要 用 实验 证 明 。 

卵黄 蛋白 原 是 卵黄 蛋白 的 前 体 , 孵 黄 和 蛋白 原 基 
因 几 乎 存在 于 所 有 的 卵 生 物种 中 。 研 究 表明 ,卵黄 
蛋白 基因 对 蜜蜂 行为 成 熟 具有 调节 作用 (Nelson et 
al., 2007; Nilsen et al., 2011; Wheeler et al., 
2013) 。 近 期 , Nunes SẸ (2013) 等 运用 特异 性 双 链 
RNA( dsRNA) 干扰 敲 除 哺育 蜂 体 内 的 卵黄 蛋白 原 基 
,并 分 别 对 哺育 蜂 脑 部 和 腹部 表达 差异 的 miRNA 
进行 靶 基因 预测 ,发 现 这 些 靶 基因 参与 到 之 前 报道 
的 影响 采集 行为 的 生物 过 程 中 包括 胰岛 素 信 号 、 保 
幼 激素 、 赔 化 类 固 醇 信 号 ,表明 miRNA 可 能 是 是 调 
控 蜜 蜂 行 为 网 络 机 制 的 重要 组 成 部 分 。 

























































































3 miRNA 在 蜜蜂 其 他 方面 的 研究 


Hori 等 (2011 ) 对 蜜蜂 脑 部 的 ame-miR-1000 和 
ame-miR-276 进行 靶 标 预测 ,发 现 大 部 分 的 预测 训 
标 都 是 编码 与 神经 功能 相关 的 基因 ,表明 miRNA 参 
与 蜜蜂 神经 功能 的 调控 。Li 等 (2012 ) 运用 Solexa 
技术 对 哺育 蜂 和 舞蹈 蜂 头 部 小 RNA 的 表达 情况 进 
行 检测 ,并 对 两 者 的 miRNA 的 表达 谱 进 行 差异 分 
Tr ,发 现 了 在 采集 蜂 和 舞蹈 蜂 头 部 均 存 在 的 miRNA 
54 个 ,它们 中 的 大 部 分 在 采集 蜂 中 的 表达 量 高 于 哺 
育 蜂 ;又 对 ame-miR-278 和 ame-miR-282 两 种 靶 标 
基因 与 激活 酶 、 神 经 功能 、 突 出 结合 蛋白 相关 的 
miRNA 进行 实时 殉 光 定量 PCR 差异 显著 性 分 析 ,发 
现 ame-miR-278 和 ame-miR-282 在 采集 蜂 的 表达 量 
明显 高 于 舞蹈 蜂 , 表 明 miRNA 在 蜜蜂 的 舞蹈 行为 中 
可 能 发 挥 着 重要 调节 作用 。 

除 此 ,miRNA 在 蜜蜂 免疫 系统 方面 的 研究 也 取 
得 了 一 些 进 展 。 关 于 miRNA 在 昆虫 免疫 系统 方面 
的 研究 , 较 早 的 有 Winter 等 (2007) WR T KI EEEX 
by Anopheles gambiae miRNA Xf JE J E Plasmodium 
acuminatum 人 侵 的 防御 功能 反应 ,发现 aga-miR-34, 
aga-miR-1174, aga-miR-1175 和 aga-miR-989 的 表达 
明显 受到 疙 原虫 人 侵 的 影响 ,而且 沉默 由 比 亚 按 蚊 
的 Dicerl 和 Agol 的 mRNAs ZU JE Jet R e Rr 
敏感 性 ,表明 miRNA 作为 新 的 生物 因子 参与 到 按 蚊 





































































































604 昆虫 学 报 Acta. Entomologica Sinica 57 卷 





的 防御 反应 调控 机 制 中 。 此 后 很 多 学 者 的 研究 表明 
miRNA X] PERE Lymantria dispar 幼虫 、 四 比 亚 按 蚁 
Anopheles gambiae, 3% f& Bombyx mori, fii 铃 B 
Helicoverpa armigera 幼虫 的 免疫 系统 都 可 能 发 挥 着 
重要 的 调控 作用 (Gundersen-Rindal and Pedroni, 
2010; Hussain et al., 2011; Thirugnanasambantham et 
al., 2013; Wu et al., 2013; Jayachandran et al., 
2013), miRNA 具有 高 度 的 保守 性 , 对 各 种 生物 
miRNA 的 研究 都 是 相辅相成 的 ,以 上 对 其 他 昆虫 
miRNA 的 研究 成 果 为 其 在 蜜蜂 上 的 研究 提供 了 重 
要 的 理论 基础 。Lourenco 等 (2013 ) 利用 实时 荧光 
定量 PCR 分 别 检测 了 被 革 兰 氏 阳 性 菌 Micrococcus 
luteus 和 革 兰 氏 阴性 菌 Serratia marcescens 感染 的 T 
WE miRNA 的 表达 情况 ,发 现在 被 Serratia marcescens 
感染 的 工蜂 ame-miR-12, ame-bantam, ame-miR-34， 
ame-miR-184, ame-miR-278, ame-miR-375, ame- 
miR-989 和 ame-miR-1175 等 表达 量 下 调 ,ame-let-7， 
ame-miR-2, ame-miR-13a 和 ame-miR-92a 等 表达 量 
上 调 。 此 研究 表明 miRNA 是 蜜蜂 免疫 系统 的 潜在 
调控 机 制 ,但 具体 的 调控 模式 是 怎样 的 还 需要 进 一 
步 的 印证 。 






























































4 小 结 与 展望 


miRNA 对 于 基因 转录 后 的 调控 有 着 重要 的 调 
节 作 用 , 它 的 发 现 对 于 建立 基因 的 转录 后 调控 机 制 
具有 里 程 碑 的 意义 。miRNA 对 生物 细胞 生成 、 分 
4b WATS ,胚胎 发 育 , 神 经 发 生 ,免疫 应 答 及 疾病 的 发 
生 等 有 着 重要 的 调控 作用 ,已 经 成 为 生命 科学 领域 
研究 的 一 个 新 的 热点 。 迄 今 ,人 们 在 对 miRNA 的 研 
究 中 取得 了 很 多 重要 的 进展 ,尤其 以 生物 信息 学 为 
基础 的 各 式 预测 软件 的 面世 及 综合 数据 库 的 建立 
后 ,为 研究 人 员 获 取 miRNA 方面 的 信息 提供 了 极 大 
的 便利 ,大 大 加 快 了 miRNA 研究 的 速度 。 

对 蜜蜂 miRNA 的 研究 表明 其 在 蜜蜂 发 育 分 化 、 
劳动 分 工行 为 、 免 疫 系统 的 方面 都 可 能 发 挥 着 重要 
的 调控 作用 。 但 是 当前 的 研究 只 是 筛选 了 一 些 可 能 
对 蜜蜂 具有 调控 作用 的 miRNA ,具体 是 哪些 miRNA 
在 起 作用 以 及 具体 的 作用 机 制 还 是 未 知 的 , 故 建立 
蜜蜂 miRNA 功能 库 是 该 领域 吸 待 解决 的 问题 。 
Nunes 45 (2013 ) 通过 项 除 蜜蜂 卵黄 蛋白 原 基因 推测 
miRNA 可 能 具有 的 功能 为 蜜蜂 miRNA 的 研究 提供 
了 新 的 途径 ,以 后 的 研究 中 可 运用 特异 性 dsRNA 对 
相应 蜜蜂 miRNA 进行 敲 除 来 研究 特异 miRNA 的 功 















































能 ; 男 外 蜜蜂 RNAi 技术 的 应 用 几乎 都 采取 腹部 注 
射 特 异性 siRNA/dsRNA ( Amdam et al., 2003; 
Paldiet et al., 2010; Jarosch and Moritz, 2012; Li- 
Byarlay , 2013) ,然而 腹部 注射 特异 性 siRNA/dsRNA 
可 能 只 在 其 周围 起 作用 ,而 不 能 到 达 头 部 等 部 位 发 
挥 作 用 (Jarosch and Moritz, 2011) ,研发 建立 新 的 导 
入 siRNA/dsRNA 的 方法 也 将 是 近期 进行 蜜蜂 
miRNA 功能 研究 的 关键 步骤 。 随 着 生物 学 研究 技 
术 的 不 断 发 展 以 及 对 miRNA 研究 的 不 断 深入 ,这 些 
问题 在 以 后 的 研究 中 将 会 逐步 得 到 解决 。 
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